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  ﭼﻜﻴﺪه 
، gnipytogilopSﻫ ــﺎي ﻣﻮﻟﻜ ــﻮﻟﻲ ﻣﺎﻧﻨ ــﺪ  اﺳ ــﺘﻔﺎده از ﺗﻜﻨﻴ ــﻚ ﭘﻴ ــﺪﻣﻴﻮﻟﻮژي ﻣﻮﻟﻜ ــﻮﻟﻲ ﺑ ــﻪ ﻣﻌﻨ ــﻲ ا: زﻣﻴﻨ ــﻪ و ﻫ ــﺪف     
 (staepeR mednaT rebmuN elbairaV)RTNV و (msihpromyloP htgneL tnemgarF noitcirtseR)PLFR
 ﻣﺎﻳﻜﻮﺑـﺎﻛﺘﺮﻳﻮم ﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠـﻒ ﻫﺪف از اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺑﺮرﺳﻲ ﻓﺮاواﻧﻲ ﺳﻮﻳﻪ . ﺑﺎﺷﺪﻫﺎ در ﺟﺎﻣﻌﻪ ﻣﻲ ﺑﺮاي ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ اﻧﺘﺸﺎر ﺑﺎﻛﺘﺮي 
   . ﺑﺎﺷﺪ ﺗﻮﺑﺮﻛﻠﻮزﻳﺲ ﺟﺪا ﺷﺪه از ﺑﻴﻤﺎران ﻣﺴﻠﻮل ﺑﺎ ﺗﻜﻨﻴﻚ اﺳﭙﻮﻟﻴﮕﻮﺗﺎﻳﭙﻴﻨﮓ و ارزﻳﺎﺑﻲ رﻳﺴﻚ ﻓﺎﻛﺘﻮرﻫﺎي ﻣﺮﺑﻮﻃﻪ ﻣﻲ
 ﺑﻴﻤـﺎر ﻣﺮاﺟﻌـﻪ ﻛﻨﻨـﺪه ﺑـﻪ ﺑﻴﻤﺎرﺳـﺘﺎن ﻣـﺴﻴﺢ داﻧـﺸﻮري، ﻣﺮﻛـﺰ 934در اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻣﻘﻄﻌـﻲ ـ ﺗﺤﻠﻴﻠـﻲ، : رﺳﻲﺮ    روش ﺑ
ﻫـﺎي ﻣﺎﻳﻜﻮﺑـﺎﻛﺘﺮﻳﻮم  ﺳـﻮﻳﻪ. ﻨـﺪ ﻣـﻮرد ﺑﺮرﺳـﻲ ﻗـﺮار ﮔﺮﻓﺘ3831-48آزﻣﺎﻳـﺸﮕﺎه رﻓـﺮاﻧﺲ ﺳـﻞ ﻛـﺸﻮري، ﻃـﻲ ﺳـﺎﻟﻬﺎي 
ﻧﺪ و در ﻧﻬﺎﻳـﺖ ﺑـﺎ ﺑﻨﺪي ﺷﺪ  ﺗﻴﭗ ،ﺑﻴﻮﮔﺮام ﺑﺎ روش اﺳﭙﻮﻟﻴﮕﻮﺗﺎﻳﭙﻴﻨﮓ ﻫﺎي آﻧﺘﻲ ﺗﻮﺑﺮﻛﻠﻮزﻳﺲ ﺑﻌﺪ از ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ و اﻧﺠﺎم آزﻣﻮن 
  . ﻨﺪ ﻣﻮرد ﺗﺠﺰﻳﻪ و ﺗﺤﻠﻴﻞ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺘerauqs-ihc و tﺎي ـﻬاﺳﺘﻔﺎده از ﺗﺴﺘ
. ﺑﺎﺷـﻨﺪ ﻣـﻲ ( I، II، III) ﻃﺮح ﮔﺮدﻳﺪ ﻛﻪ ﻣﺘﻌﻠﻖ ﺑﻪ ﺳﻪ ﮔـﺮوه ژﻧﺘﻴﻜـﻲ اﺻـﻠﻲ 041ﭙﻴﻨﮓ ﻣﻨﺘﺞ ﺑﻪ اﻳﺠﺎد اﺳﭙﻮﻟﻴﮕﻮﺗﺎﻳ: ﻫﺎ ﻳﺎﻓﺘﻪ    
ﺪ، در ﻧﺷﻮ ﻣﻨﺤﺼﺮ ﺑﻪ ﻓﺮد ﺑﻮده و ﺑﺮاي اوﻟﻴﻦ ﺑﺎر در اﻳﺮان ﮔﺰارش ﻣﻲ (%78/1)اﻛﺜﺮﻳﺖ اﻟﮕﻮﻫﺎي اﺳﭙﻮﻟﻴﮕﻮﺗﺎﻳﭗ ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪه 
ﻲ اﺳﭙﻮﻟﻴﮕﻮﺗﺎﻳﭙﻴﻨﮓ ﺑﻮدﻧﺪ ﻛﻪ از ﺳﺎﻳﺮ ﻧﻘـﺎط دﻧﻴـﺎ ﻧﻴـﺰ ﻫﺎي ﻣﻮﺟﻮد در ﺑﺎﻧﻚ ﺟﻬﺎﻧ  ﻣﻄﺎﺑﻖ ﺑﺎ ﻃﺮح (%21/8) آﻧﻬﺎ ﻛﻪ ﻣﺎﺑﻘﻲ  ﺣﺎﻟﻲ
از % 6/3ﺟﺎﻟـﺐ اﻳﻨﻜـﻪ ﻓﻘـﻂ . ﺑﺎﺷـﺪ  ﻣـﻲ melraaHﺗﺮﻳﻦ ﻓﺎﻣﻴﻞ در اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻣﺘﻌﻠﻖ ﺑﻪ ﻓﺎﻣﻴﻞ ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ ﻏﺎﻟﺐ . اﻧﺪﮔﺰارش ﺷﺪه 
 ﺑـﻪ ﭼﻨـﺪ ﻫﺎي ﻣﻘـﺎوم  ﺳﻮﻳﻪ. ﻫﺎ ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ زﻳﺮ ﮔﺮوه ﻏﻴﺮﺑﻴﺠﻴﻨﮓ ﺑﻮد ﻫﺎ ﺑﻪ ﻓﺎﻣﻴﻞ ﺑﻴﺠﻴﻨﮓ ﺗﻌﻠﻖ داﺷﺘﻨﺪ و اﻛﺜﺮﻳﺖ ﺳﻮﻳﻪ  ﺳﻮﻳﻪ
ﻫﺎي ﺟﺪا ﺷﺪه از ﺑﻴﻤـﺎران  ﺑﻴﻮﺗﻴﻜﻲ ﺑﺎﻻﻳﻲ در ﺳﻮﻳﻪدر ﺣﺎﻟﺖ ﻛﻠﻲ، ﻣﻘﺎوﻣﺖ آﻧﺘﻲ . ﻧﺪ دﻳﺪه ﺷﺪ 1ﺗﺮ در ﮔﺮوه ﺗﻜﺎﻣﻠﻲ  ﺑﻴﺶ ،دارو
  (.  <P0/100)اﻓﻐﺎﻧﻲ دﻳﺪه ﺷﺪ
ﺎﻧﻲ ﺳـﺎﻛﻦ در ﻫﺎي ﺟـﺪا ﺷـﺪه از ﺑﻴﻤـﺎران اﻓﻐ ـﻫﺎي ﻣﻘﺎوم ﺑﻪ ﭼﻨﺪ دارو در ﺑﺎﻛﺘﺮي ﻧﺘﺎﻳﺞ ﻧﺸﺎن داد ﻛﻪ ﺳﻮﻳﻪ : ﮔﻴﺮي     ﻧﺘﻴﺠﻪ
 ﺑﺎﻳـﺴﺘﻲ ﺟـﺪي در ﻧﻈـﺮ ،ﻫﺎي ﺟﺪا ﺷﺪه از ﺑﻴﻤﺎران اﻳﺮاﻧـﻲ  ﺑﻌﻼوه، وﺟﻮد ﻓﺎﻣﻴﻞ ﺑﻴﺠﻴﻨﮓ در ﻣﻴﺎن ﺳﻮﻳﻪ اﻳﺮان ﺧﻴﻠﻲ ﺑﺎﻻ ﺑﻮد؛ 
  . ﺗﺮي ﺑﺮاي روﺷﻦ ﺷﺪن اﻫﻤﻴﺖ ﺳﺎﻳﺮ ﻓﺎﻛﺘﻮرﻫﺎي ﻣﻬﻢ در ﻛﻨﺘﺮل ﺳﻞ ﻧﻴﺎز اﺳﺖ ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﺑﻴﺶ. ﮔﺮﻓﺘﻪ ﺷﻮد
             
   ﺑﻴﺠﻴﻨﮓ  – 5 اﺳﭙﻮﻟﻴﮕﻮﺗﺎﻳﭙﻴﻨﮓ    – 4ﺑﻴﻮﺗﻴﻚ     آﻧﺘﻲ– 3       ﻣﻘﺎوﻣﺖ– 2    ﺳﻞ – 1:    ﻫﺎ ﻛﻠﻴﺪواژه
  48/21/31:ﺗﺎرﻳﺦ ﭘﺬﻳﺮش، 48/9/5:ﺗﺎرﻳﺦ درﻳﺎﻓﺖ
 داﻧﺸﮕﺎه ﻋﻠﻮم ﭘﺰﺷﻜﻲ و ﺧﺪﻣﺎت ﺑﻬﺪاﺷﺘﻲ ـ درﻣﺎﻧﻲ اﻳﺮان، ﺗﻬﺮان، اﻳﺮانﻧﻮري،...اداﻧﺸﻜﺪه ﭘﺰﺷﻜﻲ، ﺗﻘﺎﻃﻊ ﺑﺰرﮔﺮاه ﺷﻬﻴﺪ ﻫﻤﺖ و ﺷﻴﺦ ﻓﻀﻞﺷﻨﺎﺳﻲ،  داﻧﺸﻴﺎر ﮔﺮوه ﻣﻴﻜﺮوب(I
  (.ﻣﺆﻟﻒ ﻣﺴﺆول*)
  .داﻧﺸﮕﺎه ﻋﻠﻮم ﭘﺰﺷﻜﻲ و ﺧﺪﻣﺎت ﺑﻬﺪاﺷﺘﻲ ـ درﻣﺎﻧﻲ اﻳﺮان، ﺗﻬﺮان، اﻳﺮانﺷﻨﺎﺳﻲ ﭘﺰﺷﻜﻲ،  ﺑﺎﻛﺘﺮيدﻛﺘﺮاي داﻧﺸﺠﻮي ( II
  .ﺷﻨﺎﺳﻲ، داﻧﺸﮕﺎه ﻋﻠﻮم ﭘﺰﺷﻜﻲ و ﺧﺪﻣﺎت ﺑﻬﺪاﺷﺘﻲ ـ درﻣﺎﻧﻲ ﺷﻬﻴﺪ ﺑﻬﺸﺘﻲ، ﺗﻬﺮان، اﻳﺮان ﺘﺎدﻳﺎر ﮔﺮوه ﻣﻴﻜﺮوباﺳ( III
  .ﺷﻨﺎﺳﻲ، داﻧﺸﮕﺎه ﻋﻠﻮم ﭘﺰﺷﻜﻲ و ﺧﺪﻣﺎت ﺑﻬﺪاﺷﺘﻲ ـ درﻣﺎﻧﻲ اﻳﺮان، ﺗﻬﺮان، اﻳﺮان اﺳﺘﺎدﻳﺎر ﮔﺮوه ﻣﻴﻜﺮوب( VI
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  ﻣﻘﺪﻣﻪ
 ﻮده و ﻫـﺮ ــ ـﻲ ﺟﻬـﺎن ﺑ ــ ـﻼت اﺻﻠ ــ از ﻣﻌـﻀ ﻲــ ـﻞ ﻳﻜ ــﺳ    
ﻦ ﺑﻴﻤـﺎري ــاﻳ ﻣﻴﻠﻴﻮن ﻧﻔﺮ ﺟﺎن ﺧﻮد را ﺑﻪ ﻋﻠﺖ اﺑﺘﻼ ﺑﻪ 3ﺳﺎل 
از        ﻮد ﻛـﻪـــﺷ ﻦ زده ﻣـﻲـــﺗﺨﻤﻴ. ﺪـــدﻫﻨ ﺖ ﻣـﻲـــاز دﺳ
ﺲ ـــﻮم ﺗﻮﺑﺮﻛﻠﻮزﻳــ ـﺮي ﻣﺎﻳﻜﻮﺑﺎﻛﺘﺮﻳـــﺟﻤﻌﻴـﺖ دﻧﻴـﺎ ﺑـﻪ ﺑﺎﻛﺘ 
ﻪ ـﺎل ﮔﺬﺷﺘ ــ ــ ﺳ05ﻪ از ـ ــﻢ اﻳﻨﻜـــرﻏ ﻋﻠـﻲ. ﺪـ ــآﻟ ـﻮده ﺑﺎﺷﻨ
ﺪ، ﻫـﺮ ﺳـﺎل ــ ـﺑﺎﺷﻨﺮس ﻣـﻲ ــﻞ دﺳﺘ ــ ﻗﺎﺑ ﻞــﺎي ﺿﺪ ﺳ داروﻫ
ﻮرد ﺟﺪﻳ ــﺪ ﺑ ــﻪ ﺗﻌ ــﺪاد اﻓ ــﺮاد آﻟ ــﻮده اﺿــﺎﻓﻪ ـ ـــ ﻣﻴﻠﻴ ــﻮن ﻣ01
  (2و 1).ﮔﺮدد ﻣﻲ
  2881    اوﻟﻴــﻦ ﺑﺎر ﻣﺎﻳﻜــﻮﺑﺎﻛﺘﺮﻳﻮم ﺗﻮﺑﺮﻛﻠﻮزﻳــﺲ در ﺳﺎل 
ﺎد ﻛﻨﻨـﺪه ﺳـﻞ ﻣﻌﺮﻓـﻲ ــ ـﻞ اﻳﺠ ــ ـﻮان ﻋﺎﻣ ــ ـﻪ ﻋﻨ ــﺗﻮﺳﻂ ﻛﺦ ﺑ 
ﻮﺑ ــﺎﻛﺘﺮﻳﻮم  ﭘــﺲ از آن، ﺳــﺎﻳﺮ اﻋــﻀﺎء ﻛﻤ ــﭙﻠﻜﺲ ﻣﺎﻳﻜ (3).ﺷــﺪ
ﺗﻮﺑﺮﻛﻠ ــﻮزﻳﺲ ﺷﻨﺎﺳــﺎﻳﻲ ﺷــﺪﻧﺪ ﻛ ــﻪ ﺷــﺎﻣﻞ ﻣﺎﻳﻜﻮﺑ ــﺎﻛﺘﺮﻳﻮم 
اﻓﺮﻳﻜﺎﻧﻮم، ﻣﺎﻳﻜﻮﺑﺎﻛﺘﺮﻳﻮم ﺑﻮوﻳﺲ و ﻣﺎﻳﻜﻮﺑﺎﻛﺘﺮﻳﻮم ﻣﻴﻜﺮوﺗـﻲ 
ﻪ ﻗـﺎدر ﺑ ـﻪ اﻳﺠـﺎد ﺑﻴﻤـﺎري در اﻧـﺴﺎن و ﺣﻴﻮاﻧـﺎت ـ ﻛـﻮدـ ــﺑ
   (4).ﻫﺴﺘﻨﺪ
ﻃــﻮر ﻃﺒﻴﻌــﻲ ﺑﻴﻤــﺎران ﻣــﺴﻠﻮل ﺑــﺎ ﻳــﻚ ﺳــﻮﻳﻪ از ﻪ     ﺑــ
ﻛـﻪ اﻳﻤﻨـﻲ ﻗﺎﺑـﻞ ﺷـﻮﻧﺪ ﻣﺎﻳﻜﻮﺑﺎﻛﺘﺮﻳﻮم ﺗﻮﺑﺮﻛﻠﻮزﻳﺲ آﻟﻮده ﻣﻲ 
ﻣﺎﻳﻜﻮﺑـﺎﻛﺘﺮﻳﻮم ﺗﻮﺑﺮﻛﻠـﻮزﻳﺲ ﻫـﺎي ﺳـﻮﻳﻪ ﻪ ﺳـﺎﻳﺮ ــﺎل ﺑ ــاﻧﺘﻘ
 اﻳﺠﺎد ﺷـﺪه ﻫﺎيﺪ ﻛﻪ اﻣﺮوزه ﻋﻔﻮﻧﺖ ــﺮ ﭼﻨ ــ ﻫ ؛ﺪــﻛﻨاﻳﺠﺎد ﻣﻲ 
 ﻣﺎﻳﻜﻮﺑﺎﻛﺘﺮﻳﻮم ﻧﻴـﺰ در اﻧـﺴﺎن دﻳـﺪه ﺷـﺪه ﺑﺎ دو ﻳﺎ ﭼﻨﺪ ﺳﻮﻳﻪ 
  . اﺳﺖ
ﻋﻔﻮﻧـ ــﺖ ﺑـ ـﺎ ﺑـ ــﻴﺶ از ﻳـــﻚ ﺳـ ــﻮﻳﻪ )ﺖ ﻣﺨﻠـ ــﻮطــ ـــﻋﻔﻮﻧ    
ﻋﻔﻮﻧـﺖ ﺑـﺎ )، ﻋﻔﻮﻧـﺖ ﻣﺠـﺪد (ﺲــ ـﻮم ﺗﻮﺑﺮﻛﻠﻮزﻳ ــﻣﺎﻳﻜﻮﺑﺎﻛﺘﺮﻳ
و ﻋ ــﻮد ( ﺲـ ـــﺳ ــﻮﻳﻪ دﻳﮕ ــﺮي از ﻣﺎﻳﻜﻮﺑ ــﺎﻛﺘﺮﻳﻮم ﺗﻮﺑﺮﻛﻠﻮزﻳ 
( ﺲ از درﻣـﺎن ﻋﻔﻮﻧـﺖ اوﻟﻴـﻪ ــ ـﺎري ﭘ ــ ـﺖ ﺑﻴﻤ ــﺑﺎزﮔﺸ)ﻋﻔﻮﻧﺖ
ﻦ ﺣـﺴﺎﺳﻴﺖ ـــﺞ ﺗﻌﻴﻴـــﺑﺎﻋـﺚ اﻳﺠـﺎد ﻣـﺸﻜﻞ در ﺗﻔـﺴﻴﺮ ﻧﺘﺎﻳ
 (5).ﺪﻧﺮدـــﮔ ﻞ ﻣـﻲـــﻲ ﺳـﻲ اﭘﻴﺪﻣﻴﻮﻟﻮژﻳﻜــــداروﻳـﻲ و ﺑﺮرﺳ
ﻲ ﻣﺎﻧﻨـﺪ ــ ـﻳﺘﻮرﻫﺎﺪ ﺗﻮﺳـﻌﻪ ﺑﻴﻤـﺎري ﺗﻮﺳـﻂ ﻓﺎﻛ ــ ـﺑﻌﻼوه روﻧ 
ﻮي ــــﺎري رﻳﺧﺎﻧﻤﺎﻧـــﻲ، ﺑﻴﻤـ ﻢ، ﺑـﻲــ، اﻟﻜﻠﻴـﺴﻪـــﺳـﻮء ﺗﻐﺬﻳ
 1PMARN ،ﻢــﻣﻮرﻓﻴــﺴﺺ وﻳﺘــﺎﻣﻴﻦ د، ﭘﻠــﻲ ــــﺷــﻐﻠﻲ، ﻧﻘ
، (eno nietorp egahporcam detaicossa-ecnatsiser larutaN)
ﻫﺎي ﻣﻘﺎوم ﺑـﻪ ﻓﺎﻛﺘﻮرﻫﺎي دﻣﻮﮔﺮاﻓﻴﻚ، ﻣﻬﺎﺟﺮت، اﻳﺪز و ﺳﻮﻳﻪ 
 ﻫﻤﭽﻨ ــﻴﻦ (6و 1-3).ﻴ ــﺮدﮔﺖ ﺗ ــﺎﺛﻴﺮ ﻗ ــﺮار ﻣ ــﻲ ـ ـــﺪ دارو ﺗﺤـ ـــﭼﻨ
 ﻣﺘﻔ ــﺎوت ،ﺗﻈ ــﺎﻫﺮات ﺑ ــﺎﻟﻴﻨﻲ ﺳــﻞ در ﺑ ــﻴﻦ ﻧﮋادﻫ ــﺎي ﻣﺨﺘﻠ ــﻒ 
ﺮت ﻧﻴـﺰ ـــﺎﻻت و ﻣﻬﺎﺟـــ و اﻧﺘﻘﻞـــﻪ ﻧﻘـــﺗﻮﺳﻌ .ﺪـــﺑﺎﺷ ﻣـﻲ
 ، ﺑﺎ در ﻧﻈـﺮ ﮔـﺮﻓﺘﻦ اﻳـﻦ ﻓﺎﻛﺘﻮرﻫـﺎ (2).ﺪﻨﺑﺎﺷﺪ ﺟﻬﺎﻧﻲ ﻣﻲ ــﺗﻬﺪﻳ
اﻟﻤﻠﻠـﻲ ﺮل ﻛﺎرآﻣﺪ ﺑﺮاي ﺳﻴـﺴﺘﻢ ﭘـﺎﻳﺶ ﺑـﻴﻦ ــﻪ ﻛﻨﺘ ــﻳﻚ ﺑﺮﻧﺎﻣ 
ﺎل ﺳـﻞ در ﺟﻬـﺎن ــ ـﻲ اﻧﺘﻘ ــ ـﺳﻪ ﺑﺮر ــ ـﻧﻴﺎز اﺳـﺖ ﻛـﻪ ﻗـﺎدر ﺑ 
   (7).ﺑﺎﺷﺪ
در را ﻲ ﻛـﻪ اﻧﺘﻘـﺎل ﺳـﻞ ـــﺮ ﻓﺎﻛﺘﻮرﻫﺎﻳـــﻢ ﺑﻬﺘـــﻬ    ﺑـﺮاي ﻓ
دﻫﻨـﺪ و ﻫﻤﭽﻨـﻴﻦ ﺑـﺮاي ارزﻳـﺎﺑﻲ ﺟﺎﻣﻌﻪ ﺗﺤﺖ ﺗـﺎﺛﻴﺮ ﻗـﺮار ﻣـﻲ 
ﺎ ـ ـــﻫ ﻲ ﺳــﻮﻳﻪـ ـــﻲ، ﺷﻨﺎﺳﺎﻳـ ـــاﻳﻫ ــﺎي ﻛﻨﺘ ــﺮل ﻣﻨﻄﻘ ــﻪ  ﺑﺮﻧﺎﻣ ــﻪ
ﺪ ﺑﻪ ﻋﻨـﻮان ﻳـﻚ اﺑـﺰار اﺳﺎﺳـﻲ و ﻣﻔﻴـﺪ در ﺗﺤﻘﻴﻘـﺎت ــﺗﻮاﻧ ﻣﻲ
ﺎ ــ ـﻫﻲ ﺳـﻮﻳﻪ ــ ـﺷﻨﺎﺳﺎﻳ. ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ﺑﻜـﺎر رود ـ  اﭘﻴﺪﻣﻴﻮﻟﻮژﻳﻜﻲ
ﻮد ــ ـﺷﺎم ﻣـﻲ ــ ـﻲ اﻧﺠ ــ ـﻫﺎي اﺳـﺘﺎﻧﺪارد ﻣﻮﻟﻜﻮﻟ ﺗﻮﺳﻂ ﺗﻜﻨﻴﻚ 
ﺎ، ﻣﻨـﺎﻃﻖ، ــ ـﻫﻦ آزﻣﺎﻳﺸﮕﺎه ــﻫﺎ ﺑﻴ ﻪ ﺳﻮﻳﻪ ــﺮاي ﻣﻘﺎﻳﺴ ــﻪ ﺑ ــﻛ
ﻲ ـ ـــ ﺑﻌ ــﻼوه ﺷﻨﺎﺳﺎﻳ(6).رودﻫ ــﺎ ﺑﻜ ــﺎر ﻣ ــﻲ ﻛ ــﺸﻮرﻫﺎ و ﻗ ــﺎره 
ﻊ و ــ ـﻫـﺎي ﺷﺎﻳ ﺮاي ﺗﻌﻴـﻴﻦ ﺳـﻮﻳﻪ ــ ـﺪ ﺑ ــ ـﺗﻮاﻧﺎ ﻣـﻲ ــ ـﻫ ﺳﻮﻳﻪ
ﻮط اﭘﻴـﺪﻣﻴﻮﻟﻮژﻳﻜﻲ ﻣﻔﻴـﺪ ــ ـﻫـﺎي ﻧﺎﻣﺮﺑ ﺰ آﻧﻬـﺎ از ﺳـﻮﻳﻪ ــﻳﺗﻤﺎ
  . ﺑﺎﺷﺪ
ﻮع ـﻫـﺎي درﮔﻴـﺮ در ﺷﻴ ـﺎم ﺳـﻮﻳﻪ ــﺪ ﺗﻤ ــرﺳﺮ ﻣﻲ ــﻪ ﻧﻈ ــﺑ    
ﺎي ــ ـﻫﻓﺎﻣﻴـﻞ . ﺪــ ـﻮرت ﻛﻠﻮﻧـﺎل ﺑﺎﺷﻨ ــ ـﺻﻪ ــ ـﺖ ﺑ ــ ـﻳﻚ ﻋﻔﻮﻧ 
 (muiretcabocyM )sisolucrebut.Mﻛﻠﻮﻧﺎل ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻫـﻢ از 
ﮔﺮدﻧـﺪ ﻛـﻪ ﻲ ﺗﻌﻴـﻴﻦ ﻣـﻲ ــ ـﺑﻨـﺪي ﻣﻮﻟﻜﻮﻟ ﺗﻮﺳﻂ روﺷﻬﺎي ﺗﻴﭗ 
ﺪود ﺷـﻮد ﻳـﺎ در ﻛـﻞ ــ ـﻲ ﻣﺤ ــ ـﻪ ﺧﺎﺻ ــ ـﻣﻤﻜﻦ اﺳﺖ ﺑﻪ ﻧﺎﺣﻴ 
  ﻳﻜـﻲ از اﻳـﻦ ﻓﺎﻣﻴﻠﻬـﺎ، ﻓﺎﻣﻴـﻞ ﺑﻴﺠﻴﻨـﮓ (7).ﺟﻬﺎن ﻣﻨﺘـﺸﺮ ﺷـﻮﻧﺪ 
 2991در ﺳـﺎل ( ﭼـﻴﻦ )ﺑﺎﺷﺪ ﻛﻪ در ﭘﻜـﻦ  ﻣﻲ( ylimaf gnijieB)
ﺮ دﻧﻴـﺎ ﻧﻴـﺰ ﮔـﺰارش ـﺲ از ﻧﻘـﺎط دﻳﮕ ــﺪ و ﺳﭙ ـــ ـﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ ﺷ 
ر ارﺗﺒـﺎط ﺑـﺎ  ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﻣﺘﻌﺪد ﻧﺸﺎن داد ﻛﻪ اﻳـﻦ ﻓﺎﻣﻴـﻞ د (8).ﺷﺪ
 داﺧـﻞ ﺖﻲ و ﺳـﺎزﮔﺎري ﺷـﺪﻳﺪ ﺑـﻪ زﻳـﺴ ـــﺖ داروﻳـــﻣﻘﺎوﻣ
 ﻛﭙـﻲ از 02 اﻳﻦ ﻓﺎﻣﻴﻞ اﻏﻠﺐ داراي ﺑـﻴﺶ از ﺑﺎﺷﻨﺪ؛ﻲ ﻣﻲ ــﺳﻠﻮﻟ
( nrettap dnaB)در ژﻧﻮم ﺧﻮد ﻫـﺴﺘﻨﺪ و ﻃـﺮح ﺑﺎﻧـﺪي  0116SI
ﺮي ــﺰ ﻛﺎﻣﭙﻴﻮﺗ ــﻪ آﻧﺎﻟﻴ ــﻮده ﻛ ــﻪ ﺑ ــﻢ ﺷﺒﻴ ــﻫﻪ ــ ﺑ آﻧﻬﺎ ﺷﺪﻳﺪاً 
ﺎ ــ ـﻫﻦ ﺳـﻮﻳﻪ ــﻲ اﻳ ــﺮ ژﻧﺘﻴﻜ ــﻧﻈ از (9).ﻛﻨﺪﺑﺎﻧﺪﻫﺎ را ﻣﺸﻜﻞ ﻣﻲ 
ﻪ ﺗﻤـﺎﻳﺰ آﻧﻬـﺎ ﺑـﺎ ـــﻮده ﻛـــﻮط ﺑـــﻢ ﻣﺮﺑـــﻫﻪ ـــ ﺑﺪاًـــﺷﺪﻳ
ﻟـﺬا ﺑـﺮاي ؛  (8)ﺑﺎﺷـﺪ ﺎده ﻣـﺸﻜﻞ ﻣـﻲ ــ ـﻮرد اﺳﺘﻔ ــﻫﺎي ﻣ  ﺗﻜﻨﻴﻚ
ﻖ ﻧﻴـﺎز ــ ـﻫـﺎي ﺑـﺴﻴﺎر دﻗﻴ ﻪ ﺗﻜﻨﻴـﻚ ــ ـﺎ ﺑــ ـﻫﻦ ﺳﻮﻳﻪ ــﺗﻌﻴﻴﻦ اﻳ 
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ﻮط ــ ـﺎت ﻣﺮﺑ ــ ـﻲ، ﺗﺤﻘﻴﻘ ــ ـﻫﺎي ﻣﻮﻟﻜﻮﻟ ﻮر ﺗﻜﻨﻴﻚ ــﺑﺎ ﻇﻬ . اﺳﺖ
ﺮاي ﻓﻬـﻢ ﺑﻬﺘـﺮ ـــاﺑﺰارﻫـﺎي ﺟﺪﻳـﺪ و ﻗﺪرﺗﻤﻨـﺪي ﺑ ،ﻪ ﺳـﻞـــﺑ
 ﭘﻴـﺪا sisolucrebut .Mﻚ و اﻧﺘﻘـﺎل ـــﺎت ﻓﻴﻠﻮژﻧﺘﻴــﺧـﺼﻮﺻﻴ
  . ﻛﺮد
( gnipytogilopS) از روش ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ اﺳﭙﻮﻟﻴﮕﻮﺗﺎﻳﭙﻴﻨﮓ     اﺧﻴﺮاً
. ﻮدــ ـﺷﻫـﺎ اﺳـﺘﻔﺎده ﻣـﻲ ﺑﺮاي ﺗﻤﺎﻳﺰ اﻳﻦ ﻓﺎﻣﻴﻞ از ﺳﺎﻳﺮ ﺳـﻮﻳﻪ 
 niahc esaremyloP)RCPﺮ ﭘﺎﻳــﻪ ــــﮓ ﺑـاﺳﭙﻮﻟﻴﮕﻮﺗﺎﻳﭙﻴﻨــ
ﺑﺎﺷـﺪ ﻛـﻪ ﺑـﻪ  ﻳﻚ روش ﺳﺮﻳﻊ و ﻧـﺴﺒﺘﺎً ارزان ﻣـﻲ ،(noitcaer
ﻲ ﻣﺠﻬـﺰ ﻗﺎﺑـﻞ ــ ـﺺ ﻃﺒــﺎي ﺗـﺸﺨﻴ ــ ـﻫراﺣﺘﻲ در آزﻣﺎﻳـﺸﮕﺎه 
در ( taeper tceriD=RD)ﻳـﻚ ﻧﺎﺣﻴـﻪ اﺧﺘـﺼﺎﺻﻲ . اﻧﺠﺎم اﺳـﺖ 
 ﻣﺮﻛﺐ از ﺗﻌـﺪادي از ﺗﻜﺮارﻫـﺎي sisolucrebut .Mداﺧﻞ ژﻧﻮم 
 ﻣﺤـﻞ ﺗﺮﺟﻴﺤـﻲ ﺑـﺮاي ورود ،ﺑﺎﺷﺪ ﻛﻪ اﻳﻦ ﻟﻮﻛﻮس ﻣﺴﺘﻘﻴﻢ ﻣﻲ 
  . ﺑﺎﺷﺪ  ﻣﻲ0116SIﻳﻚ ﻛﭙﻲ از ﻗﻄﻌﺎت 
 در ژﻧ ــﻮم ﻛﻤ ــﭙﻠﻜﺲ ﻣﺎﻳﻜﻮﺑ ــﺎﻛﺘﺮﻳﻮم RDﻟﻮﻛ ــﻮس ﻣﻨﻄﻘ ــﻪ     
 ﺟﻔـﺖ ﺑـﺎزي 63ﻧﺎﺣﻴـﻪ ﺗﻜـﺮاري ﺗﻮﺑﺮﻛﻠﻮزﻳﺲ ﺷـﺎﻣﻞ ﭼﻨـﺪﻳﻦ 
ﺗﻮﺳـﻂ ( RD)ﻧـﻮاﺣﻲ ﺗﻜـﺮاري ﻓـﻮق . ﺑﺎﺷـﺪﺷـﺪه ﻣـﻲ ﺣﺎﻓﻈـﺖ 
ﺮ  ﺟﻔﺖ ﺑﺎزي از ﻫﻤﺪﻳﮕ 53-14( srecaps)اﻧﺪازﻫﺎي ﻓﺎﺻﻠﻪ  ﺗﻮاﻟﻲ
اﻧﺪاز در ﻛﻠﻮﺋﻴﺪي ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻓﺎﺻﻠﻪ ﻧﻮﺗﻌﺪاد و ﺗﻮاﻟﻲ . ﺷﻮﻧﺪﺟﺪا ﻣﻲ 
ﺑﺮرﺳـﻲ ﻧﻘـﺎط .  اﺧﺘﺼﺎﺻﻲ و ﻣﻨﺤﺼﺮ ﺑﻪ ﻓﺮد اﺳـﺖ ،ﻫﺮ ﮔﻮﻧﻪ 
واﺳﻄﻪ ﭘﺮاﻳﻤﺮﻫـﺎي ﻪ اﻧﺪاز در ﺗﻜﻨﻴﻚ اﺳﭙﻮﻟﻴﮕﻮﺗﺎﻳﭙﻴﻨﮓ ﺑ  ﻓﺎﺻﻠﻪ
. ﺮدﻴ ـﮔﻞ ﺑﻪ ﻏﺸﺎء ﻧﻴﺘﺮوﺳﻠﻮﻟﻮزي ﺻﻮرت ﻣﻲ اﺧﺘﺼﺎﺻﻲ ﻣﺘﺼ 
 ﻛ ــﺪام اﻟﮕ ــﻮي ﻧﻘ ــﺎط ،دﻫ ــﺪﻃ ــﺮح ﻫﻴﺒﺮﻳﺪاﺳ ــﻴﻮن ﻧ ــﺸﺎن ﻣ ــﻲ 
اﻳﻦ روش را اﺻﻄﻼﺣﺎً . د دارد اﻧﺪاز در ﻛﺪام ﺳﻮﻳﻪ وﺟﻮ  ﻓﺎﺻﻠﻪ
ﻳـ ــﺎ ﺑـ ــﻪ ﻋﺒـ ــﺎرﺗﻲ ( gipytogilo recapS)اﺳـ ــﭙﻮﻟﻴﮕﻮﺗﺎﻳﭙﻴﻨﮓ
   .ﮔﻮﻳﻨﺪ اﻧﺪاز ﻣﻲ اﻟﮕﻮﺑﺮداري ﻧﻘﺎط ﻓﺎﺻﻠﻪ
ﻫــﺎي ﻛﻠﻴﻨﻴﻜــﻲ ﻣﺎﻳﻜﻮﺑــﺎﻛﺘﺮﻳﻮم ﺗﻮﺑﺮﻛﻠــﻮزﻳﺲ و  اﻳﺰوﻟــﻪ    
ﻣﺎﻳﻜﻮﺑﺎﻛﺘﺮﻳﻮم ﺑﻮوﻳﺲ در ﺣﻀﻮر ﻳﺎ ﻋﺪم وﺟﻮد ﻳـﻚ ﻳـﺎ ﭼﻨـﺪ 
از اﻳـﻦ . ﻧـﺪ ﻫـﺎي ﻣﺠـﺎور آﻧﻬـﺎ اﺧـﺘﻼف دار RDاﻧـﺪاز و  ﻓﺎﺻﻠﻪ
ﻫـﺎي ﻛﻤـﭙﻠﻜﺲ ﻣﺎﻳﻜﻮﺑـﺎﻛﺘﺮﻳﻮم ﻣﻮرﻓﻴﺴﻢ ﺑﺮاي ﺗﻤﺎﻳﺰ ﺳﻮﻳﻪ  ﭘﻠﻲ
ﺎت اﭘﻴـﺪﻣﻴﻮﻟﻮژﻳﻜﻲ و ﺗﻤـﺎﻳﺰ ـــﺮاي ﻣﻄﺎﻟﻌـــﺲ ﺑـــﺗﻮﺑﺮﻛﻠﻮزﻳ
ﺷـﺎﻣﻞ ) ﻦ ﻛﻤﭙﻠﻜﺲ ﻣﺎﻳﻜﻮﺑﺎﻛﺘﺮﻳﻮم ﺗﻮﺑﺮﻛﻠﻮزﻳﺲ ــﻫﺎ در ﺑﻴ  رده
( iittenac .M و ittorcim .M، sivob .M، sisolucrebut .M
 در RDاﻳـﻦ روش، ﻧـﻮاﺣﻲ ﺎ ــ ـﺬا ﺑ ــ ـ ﻟ ﺮدد؛ــ ـﮔﺎده ﻣـﻲ ــاﺳﺘﻔ
 ﻣـﻮرد ﺑﺮرﺳـﻲ ﻗـﺮار ﮔﺮﻓﺘـﻪ و ﺗـﺸﺨﻴﺺ ،ﻫﺎي ﻣﺘﻔـﺎوت  ﺳﻮﻳﻪ
  .  ﺑﻮد ﺧﻮاﻫﺪﻫﺎ اﻣﻜﺎﻧﭙﺬﻳﺮRDﻣﻮرﻓﻴﺴﻢ  ﻫﺎ ﺑﺮاﺳﺎس ﭘﻠﻲ ﺳﻮﻳﻪ
ﻫـﺎي ﻣﺨﺘﻠـﻒ از ﺟﻤﻠـﻪ اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺑـﺮاي ﺷﻨﺎﺳـﺎﻳﻲ ﻓﺎﻣﻴـﻞ     
ﻫـﺎي ﺑـﺎﻟﻴﻨﻲ ﺟـﺪا ﺷـﺪه از ﺑﻴﻤـﺎران  ﻓﺎﻣﻴـﻞ ﺑﻴﺠﻴﻨـﮓ در ﺳـﻮﻳﻪ
ي دﺧﻴﻞ در اﻧﺘﻘـﺎل آﻧﻬـﺎ ﻣﺴﻠﻮل در ﺗﻬﺮان و ﺑﺮرﺳﻲ ﻓﺎﻛﺘﻮرﻫﺎ 
  . اﻧﺠﺎم ﮔﺮﻓﺖ
  
  روش ﺑﺮرﺳﻲ
 ﺑﻴﻤﺎر ﻣﺮاﺟﻌﻪ ﻛﻨﻨﺪه 543اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺷﺎﻣﻞ ﺟﺎﻣﻌﻪ آﻣﺎري     
ﺑﻪ ﺑﻴﻤﺎرﺳﺘﺎن ﻣﺴﻴﺢ داﻧﺸﻮري، ﻣﺮﻛﺰ آزﻣﺎﻳﺸﮕﺎه رﻓﺮاﻧﺲ ﺳﻞ 
  . ﺑﺎﺷﺪ  ﻣﻲ3831-48ﻛﺸﻮري، ﻃﻲ ﺳﺎﻟﻬﺎي 
ﺖ ﺷﺎﻣﻞ روﺷﻬﺎي آزﻣﺎﻳﺸﮕﺎﻫﻲ ﺗﺸﺨﻴﺺ و ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺣﺴﺎﺳﻴ    
  . ﺑﺎﺷﺪ  زﻳﺮ ﻣﻲﻣﻮارد
 ﺑﻪ ﻋﻨﻮان ﻣﺤﻴﻂ (nesneJ nietsnewoL)JL از ﻣﺤﻴﻂ    
ﺎي ﻣﺎﻳﻜﻮﺑﺎﻛﺘﺮﻳﻮم ﻫ اﻧﺘﺨﺎﺑﻲ ﺑﺮاي ﺟﺪاﺳﺎزي اوﻟﻴﻪ ﺳﻮﻳﻪ
ﻫﺎ از ﺗﺴﺘﻬﺎي ﻧﻴﺎﺳﻴﻦ،   و ﺑﺮاي ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ ﺳﻮﻳﻪاﺳﺘﻔﺎده ﺷﺪ
ﺗﺴﺘﻬﺎي ﺣﺴﺎﺳﻴﺖ . ﻛﺎﺗﺎﻻز و اﺣﻴﺎء ﻧﻴﺘﺮات اﺳﺘﻔﺎده ﮔﺮدﻳﺪ
   (01).وﺳﻴﻠﻪ ﻳﻚ روش ﻧﺴﺒﻲ ﻏﻴﺮﻣﺴﺘﻘﻴﻢ اﻧﺠﺎم ﺷﺪﻪ داروﻳﻲ ﺑ
ﺑﺮاي ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺣﺴﺎﺳﻴﺖ از داروﻫﺎي اﻳﺰوﻧﻴﺎزﻳﺪ، رﻳﻔﺎﻣﭙﻴﻦ،     
، 0/2ﻫﺎي  ﻦ و اﺗﺎﻣﺒﻮﺗﻮل ﺑﻪ ﺗﺮﺗﻴﺐ ﺑﺎ ﻏﻠﻈﺖــاﺳﺘﺮﭘﺘﻮﻣﺎﻳﺴﻴ
اﺳﺘﻔﺎده  JLﻟﻴﺘﺮ از ﻣﺤﻴﻂ   ﻣﻴﻜﺮوﮔﺮم در ﻣﻴﻠﻲ51  و5، 03
ﺮ ﺳﻮﻳﻪ ﺑﺎ ﺗﻌﻴﻴﻦ ﻧﺴﺒﺖ رﺷﺪ ــﺖ ﻫــﺣﺴﺎﺳﻴ. ﮔﺮدﻳﺪ
ﻫﺎي ﻣﻘﺎوم ﺑﻪ ﻳﻚ دارو در ﻣﻘﺎﻳﺴﻪ ﺑﺎ رﺷﺪ در ﻣﺤﻴﻂ  ﺑﺎﺳﻴﻞ
اﻟﻤﻠﻠﻲ  ﺑﻴﻦ ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﻣﻌﻴﺎرﻫﺎي ،ﺑﻴﻮﺗﻴﻚ ﻛﻨﺘﺮل ﺑﺪون آﻧﺘﻲ
  . ﺷﺪﺗﻌﻴﻴﻦ 
ﻫﺎ  ﺗﺮ ﺳﻮﻳﻪ ﻳﺎ ﺑﻴﺶ% 1ﻣﻘﺎوﻣﺖ ﻫﺮ ﺳﻮﻳﻪ ﻣﻌﺎدل رﺷﺪ     
در ﻫﺮ آزﻣﺎﻳﺶ ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺣﺴﺎﺳﻴﺖ داروﻳﻲ ﺑﺎ . ﺗﻌﺮﻳﻒ ﺷﺪ
اﻟﻤﻠﻠﻲ، ﻣﻮرد ﻛﻨﺘﺮل ﻛﻴﻔﻲ ﻗﺮار  ﻣﻌﻴﺎرﻫﺎي ﻛﻨﺘﺮل ﻛﻴﻔﻲ ﺑﻴﻦ
  . ﮔﺮﻓﺖ
ﻳﺞ ﺑﺪﺳﺖ ﺤﻠﻴﻠﻲ ﺑﻮده و ﻧﺘﺎاﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ از ﻧﻮع ﻣﻘﻄﻌﻲ ـ ﺗ    
ﻣﻮرد ﺗﺠﺰﻳﻪ و  erauqs-ihC و tﺎي آﻣﺪه ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﺗﺴﺘﻬ
  . ﻨﺪﺗﺤﻠﻴﻞ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺘ
ﺎي ﻣﺎﻳﻜﻮﺑﺎﻛﺘﺮﻳﻮم ﺗﻮﺑﺮﻛﻠﻮزﻳﺲ ــﻫ اﺳﭙﻮﻟﻴﮕﻮﺗﺎﻳﭙﻴﻨﮓ ﺳﻮﻳﻪ    
ﻃﻮر ﻪ  ﺑ(11).ﺪــﺎم ﺷــﺪارد اﻧﺠــﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از روش اﺳﺘﺎﻧ
اﻧﺪاز ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از  اﻳﻨﻜﻪ ﻧﻮاﺣﻲ ﻓﺎﺻﻠﻪﺧﻼﺻﻪ، 
  ﺮ ﻧﻮر اﻣﻴﺮﻣﻈﻔﺮي و ﻫﻤﻜﺎراندﻛﺘ                                            ﻫﺎي ﻣﺎﻳﻜﻮﺑﺎﻛﺘﺮﻳﻮم ﺗﻮﺑﺮﻛﻠﻮزﻳﺲ ﺑﺮرﺳﻲ ﻣﻴﺰان وﻓﻮر ژﻧﻮﺗﻴﭗ ﺑﻴﺠﻴﻨﮓ در ﺳﻮﻳﻪ
01    5831 ﭘﺎﻳﻴﺰ/ 25ﺷﻤﺎره / ﺰدﻫﻢﺳﻴدوره                                                                  ﻣﺠﻠﻪ داﻧﺸﮕﺎه ﻋﻠﻮم ﭘﺰﺷﻜﻲ اﻳﺮان                       
 و aRD(CAA AGG CAG GGG AGA GCC)اﻳﻤﺮﻫﺎيﭘﺮ
ﺗﻜﺜﻴﺮ ﻳﺎﻓﺘﻨﺪ ﻛﻪ  bRD(CAG CAGTCT GGG TTT TGG)
 AND. ﻦ ﻧﺸﺎﻧﺪار ﺷﺪه اﺳﺖــ ﺑﺎ ﺑﻴﻮﺗﻴ5' در اﻧﺘﻬﺎي bRD
اﻧﺪاز   ﻧﺎﺣﻴﻪ ﻓﺎﺻﻠﻪ34ﺑﺎ ﻮن ــﺗﻜﺜﻴﺮ ﻳﺎﻓﺘﻪ ﺑﺮاي ﻫﻴﺒﺮﻳﺪاﺳﻴ
اﻧﺪاز  ﺎي ﺳﻨﺘﺘﻴﻚ ﻧﻮاﺣﻲ ﻓﺎﺻﻠﻪــاوﻟﻴﮕﻮﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪﻫ. ﺗﺴﺖ ﺷﺪ
ﻮواﻻن ﺑﻪ ﻏﺸﺎء ــﺪ ﻛــازي ﺑﺎ ﭘﻴﻮﻧﺑﻪ ﺻﻮرت ﺧﻄﻮط ﻣﻮ
ﻗﻄﻌﺎت ﻣﺘﺼﻞ ﺷﺪه ﺑﻌﺪ از . اﻧﺪ ﻧﺎﻳﻠﻮﻧﻲ ﻣﺘﺼﻞ ﺷﺪه
 اﻧﻜﻮﺑﺎﺳﻴﻮن ﺑﺎ اﺳﺘﺮﭘﺘﺎوﻳﺪﻳﻦ ﻧﺸﺎﻧﺪار ﺑﺼﻮرت درﺧﺸﺎن
 ﺳﭙﺲ ﻏﺸﺎء آﺷﻜﺎر ﺷﺪﻧﺪ،( ecnecsenimulimehc)
ﭘﺲ از . ﺪدر ﻣﻘﺎﺑﻞ ﻓﻴﻠﻢ ﺣﺴﺎس ﻗﺮار داده ﺷﻧﻴﺘﺮوﺳﻠﻮﻟﺰ 
اﻧﺪاز  ﺣﻲ ﻓﺎﺻﻠﻪﻴﺎه ﻧﺸﺎن دﻫﻨﺪه ﺣﻀﻮر ﻧﻮا ﻧﻘﺎط ﺳ،ﻇﻬﻮر ﻓﻴﻠﻢ
ﻃﺮح . ﺗﻮان ﺑﻪ ﺻﻮرت ﻋﺪدي ﻧﻤﺎﻳﺶ داد ﺪ ﻛﻪ ﻣﻲﻨﺑﺎﺷ ﻣﻲ
 در آورد edoC latcOﺗﻮان ﺑﻪ ﺻﻮرت  اﻟﮕﻮي ﻫﺮ ﺳﻮﻳﻪ را ﻣﻲ
ﺳﭙﻮﻟﻴﮕﻮﺗﺎﻳﭙﻴﻨﮓ در ﺑﺎﻧﻚ ﺟﻬﺎﻧﻲ او ﺑﺎ اﻃﻼﻋﺎت ﻣﻮﺟﻮد 
    (11).ﻫﺎي آﻧﻬﺎ را ﺗﻌﻴﻴﻦ ﻛﺮد ﻫﺎ و ﮔﺮوه ﻴﻞﻣﻣﻘﺎﻳﺴﻪ ﻛﺮده و ﻓﺎ
  
  ﻫﺎ ﻳﺎﻓﺘﻪ

















داﻧﺸﻮري، ﻣﺮﻛﺰ آزﻣﺎﻳﺸﮕﺎه رﻓﺮاﻧﺲ ﺳﻞ ﻛﺸﻮري، ﻃﻲ ﻣﺴﻴﺢ 
 ﻧﻔﺮ 39ﻣﻠﻴﺖ اﻳﺮاﻧﻲ و %( 97/4) ﻧﻔﺮ643، 3831-48ﺳﺎﻟﻬﺎي 
  . ﻣﻠﻴﺖ اﻓﻐﺎن داﺷﺘﻨﺪ%( 12/1)
 ﺳﺎل ﺑﻮد ﻛﻪ ﺑﺮاي 84/03    ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﺳﻨﻲ ﺑﺮاي ﻛﻞ ﺑﻴﻤﺎران، 
 53/60 ﺳﺎل و ﺑﺮاي ﺑﻴﻤﺎران اﻓﻐﺎن، 25/30ﺑﻴﻤﺎران اﻳﺮاﻧﻲ، 
ﻫﺎي ﺟﺪا ﺷﺪه ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ  ﻣﻘﺎوﻣﺖ ﺳﻮﻳﻪ. ﺳﺎل ﺑﻮد
 آورده 1ﻫﺎي ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده در ﻧﻤﻮدار ﺷﻤﺎره  ﺑﻴﻮﺗﻴﻚ آﻧﺘﻲ
  . ﺷﺪه اﺳﺖ
 ﻣﻘﺎوﻣﺖ ،ﺷﻮد  دﻳﺪه ﻣﻲ2    ﭼﻨﺎﻧﭽﻪ در ﻧﻤﻮدار ﺷﻤﺎره 
ﺗﺮ  ﻫﺎي ﺟﺪا ﺷﺪه از ﺑﻴﻤﺎران اﻓﻐﺎﻧﻲ ﺑﻴﺶ ﺑﻴﻮﺗﻴﻜﻲ در ﺳﻮﻳﻪ آﻧﺘﻲ
  . ﻫﺎي ﺟﺪا ﺷﺪه از ﺑﻴﻤﺎران اﻳﺮاﻧﻲ اﺳﺖ ياز ﺑﺎﻛﺘﺮ
ﻫﺎي اﺳﻴﺪ ﻓﺴﺖ ﺑﺮ  ﺮ ﻣﺴﺘﻘﻴﻢ ﺑﺮاي ﺑﺮرﺳﻲ ﺑﺎﺳﻴﻞـ    اﺳﻤﻴ
. از آﻧﻬﺎ، ﻣﺜﺒﺖ ﺑﻮدﻧﺪ% 87/5ﻫﺎ اﻧﺠﺎم ﺷﺪ ﻛﻪ  روي ﻧﻤﻮﻧﻪ
ﻮده و ﭘﺲ از آن ﻣﺎﻳﻊ ﺑﺮوﻧﺶ و ﺑﺗﺮﻳﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺎﻟﻴﻨﻲ، ﺧﻠﻂ  ﺑﻴﺶ
. (1ﺟﺪول ﺷﻤﺎره )ﻨﺪرده دوم و ﺳﻮم ﻗﺮار داﺷﺘﻫﺎ در  ﺑﻴﻮﭘﺴﻲ
ﻦ راﺑﻄﻪ ﺑﻴﻦ ﻣﻠﻴﺖ و ﺟﻨﺴﻴﺖ ﺑﻴﻤﺎران و وﺟﻮد ﻓﺎﻣﻴﻞ ﻫﻤﭽﻨﻴ
ﻫﺎي اﻳﺰوﻟﻪ ﺷﺪه در ﺟﺪول  ﺑﻴﺠﻴﻨﮓ و ﻏﻴﺮﺑﻴﺠﻴﻨﮓ در ﺳﻮﻳﻪ



































































































  ﺮ ﻧﻮر اﻣﻴﺮﻣﻈﻔﺮي و ﻫﻤﻜﺎراندﻛﺘ                                            ﻫﺎي ﻣﺎﻳﻜﻮﺑﺎﻛﺘﺮﻳﻮم ﺗﻮﺑﺮﻛﻠﻮزﻳﺲ ﺑﺮرﺳﻲ ﻣﻴﺰان وﻓﻮر ژﻧﻮﺗﻴﭗ ﺑﻴﺠﻴﻨﮓ در ﺳﻮﻳﻪ














راﺑﻄﻪ ﺑﻴﻦ ﻣﻠﻴﺖ و ﺑﺮرﺳﻲ اﺳﻤﻴﺮ ﻣﺴﺘﻘﻴﻢ، ﺟﻨﺲ،  -1ﺟﺪول ﺷﻤﺎره 
  ﻣﻨﺒﻊ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺎﻟﻴﻨﻲ و ﻓﺎﻣﻴﻞ ﺑﻴﺠﻴﻨﮓ
  ﻣﻠﻴﺖ    
  اﻓﻐﺎﻧﻲ  ﻧﻲاﻳﺮا    
  درﺻﺪ  ﺗﻌﺪاد  درﺻﺪ  ﺗﻌﺪاد    
    71  57  16/5  072  ﻣﺜﺒﺖ
  اﺳﻤﻴﺮ ﻣﺴﺘﻘﻴﻢ
  5  22  71/3  67  ﻣﻨﻔﻲ
  71/5  77  66/2  192  ﺧﻠﻂ
  1/6  2  5/2  32  ﺑﺮوﻧﺶ
  2/2  01  1/9  3  ﻣﺎﻳﻊ ﺟﻨﺐ
  0/6  2  0/6  2  ادرار
  0  0  0/2  1  ﻫﺎي ﻟﻨﻔﺎوي ﮔﺮه
  0/6  2  2/2  01  ﺑﻴﻮﭘﺴﻲ
  0  0  0/2  1  ﻪآﺑﺴ




ﻫﺎي  ﻣﻨﺒﻊ ﻧﻤﻮﻧﻪ
  ﺑﺎﻟﻴﻨﻲ
  0  0  1/9  7  ﻻواژ ﺑﺮوﻧﺸﻲ
    51/7  96  15  422  ﻣﺬﻛﺮ
  ﺟﻨﺲ
  5/4  42  72/7  221  ﻣﻮﻧﺚ
    52  55  86/6  151  ﻏﻴﺮﺑﻴﺠﻴﻨﮓ
  ﻓﺎﻣﻴﻞ
  2/3  5  4  9  ﺑﻴﺠﻴﻨﮓ
  
 ﻣﻨﺎﺳﺐ ﺑﺮاي ANDﻫﺎي ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ،      از ﻛﻞ ﺳﻮﻳﻪ
 آﻧﺎﻟﻴﺰ، ﺳﻮﻳﻪ ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪ ﻛﻪ ﭘﺲ از 022اﺳﭙﻮﻟﻴﮕﻮﺗﺎﻳﭙﻴﻨــﮓ از 














 ﻃﺮﺣﻬﺎي %19. ﺗﻌﻠﻖ داﺷﺘﻨﺪ( III و II، I)ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺗﻜﺎﻣﻠﻲ اﺻﻠﻲ
ﻓﺮد ﻪ اﺳﭙﻮﻟﻴﮕﻮﺗﺎﻳﭙﻲ ﮔﺰارش ﺷﺪه در اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻣﻨﺤﺼﺮ ﺑ
% 9در ﺣﺎﻟﻴﻜﻪ ﻓﻘﻂ . ﺷﻮﻧﺪ ﺑﻮده و ﺑﺮاي اوﻟﻴﻦ ﺑﺎر ﮔﺰارش ﻣﻲ
ﺎي ﻣﻮﺟﻮد در ﺑﺎﻧﻚ ﺟﻬﺎﻧﻲ آﻧﻬﺎ ﻣﻄﺎﺑﻖ ﺑﺎ ﻃﺮﺣﻬ
اﺳﭙﻮﻟﻴﮕﻮﺗﺎﻳﭙﻴﻨﮓ ﺑﻮده ﻛﻪ از ﺳﺎﻳﺮ ﻧﻘﺎط دﻧﻴﺎ ﻧﻴﺰ ﮔﺰارش 
 ﻣﺘﻌﻠﻖ ﺑﻪ ،ﺗﺮﻳﻦ ﻓﺎﻣﻴﻞ در اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻏﺎﻟﺐ .ﮔﺮدﻳﺪه ﺑﻮدﻧﺪ
ﻫﺎي  ﺑﺎﺷﺪ ﻛﻪ ﺑﻪ ﻫﻤﺮاه ﺳﺎﻳﺮ ﻓﺎﻣﻴﻞ  ﻣﻲmelraaHﻓﺎﻣﻴﻞ 
.  ﻧﻤﺎﻳﺶ داده ﺷﺪه اﺳﺖ4  ﺷﻤﺎره در ﻧﻤﻮدار،ﻣﻮﺟﻮد
ﻮ در رده دوم و ﺳﻮم  ﻋﻀ13 و 93 ﺑﺎ IAE و Tﻫﺎي  زﻳﺮﮔﺮوه
ﻫﺎ ﺑﻪ ﻓﺎﻣﻴﻞ  از ﺳﻮﻳﻪ% 6/3 ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ ،(4 ﺷﻤﺎره ﻧﻤﻮدار)ﻗﺮار دارﻧﺪ
  . (1ﺟﺪول ﺷﻤﺎره )ﻨﺪﺑﻴﺠﻴﻨﮓ ﺗﻌﻠﻖ داﺷﺘ
 3ﺷﻤﺎره  ﻫﺮ ﻃﺮح در ﻧﻤﻮدار ﺗﻌﺪاد ﺑﻴﻤﺎران ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ    
ﺑﺎ در ﻧﻈﺮ ﮔﺮﻓﺘﻦ ﻣﻘﺎوﻣﺖ ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ ﻳﻚ . ﻧﺸﺎن داده ﺷﺪه اﺳﺖ
ﺳﺘﺮﭘﺘﻮﻣﺎﻳﺴﻴﻦ ﺑﺎﻻﺗﺮﻳﻦ ﻣﻴﺰان ﻣﻘﺎوﻣﺖ ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ ادارو، 
ﻲ ﻧﻴﺰ، ﻫﺎي ﭼﻨﺪ داروﻳ در ﻣﻮرد ﻣﻘﺎوﻣﺖ. ﻣﺸﺎﻫﺪه ﮔﺮدﻳﺪ
ﺑﻴﻮﺗﻴﻜﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه  ﻫﺎي دو آﻧﺘﻲ ﺗﺮﻳﻦ درﺻﺪ ﻣﻘﺎوﻣﺖ ﺑﻴﺶ
ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ ﺗﺮﻛﻴﺐ اﺳﺘﺮﭘﺘﻮﻣﺎﻳﺴﻴﻦ ﺑﺎ اﻳﺰوﻧﻴﺎزﻳﺪ، ﻳﺎ اﺗﺎﻣﺒﻮﺗﻮل و 
ﻫﺎي  ﻛﻞ ﻧﺘﺎﻳﺞ آزﻣﻮن. (1ﻧﻤﻮدار ﺷﻤﺎره )ﻳﺎ رﻳﻔﺎﻣﭙﻴﻦ ﺑﻮده اﺳﺖ
ﻈﺮ ﮔﺮﻓﺘﻦ اﻋﻀﺎي ﻓﺎﻣﻴﻞ ﺑﻴﺠﻴﻨﮓ  در ﻧﺑﻴﻮﺗﻴﻜﻲ ﺑﺎ ﻘﺎوﻣﺖ آﻧﺘﻲﻣ
 ﮔﻨﺠﺎﻧﻴﺪه 2و ﻏﻴﺮﺑﻴﺠﻴﻨﮓ ﺑﻪ ﺻﻮرت ﺗﻔﻜﻴﻜﻲ در ﺟﺪول ﺷﻤﺎره 
   . ﺷﺪه اﺳﺖ
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   ﻫﺎي ﻣﺎﻳﻜﻮﺑﺎﻛﺘﺮﻳﻮم ﺗﻮﺑﺮﻛﻠﻮزﻳﺲ  از ﺳﻮﻳﻪ ﻃﺮح اﺳﭙﻮﻟﻴﮕﻮﺗﺎﻳﭗ ﺟﺪا ﺷﺪه022 ﻫﺎي ﺣﺎﺻﻞ از ﺑﺮرﺳﻲ ﻃﺮح ﺷﻤﺎﺗﻴﻚ ﻓﺎﻣﻴﻞ -4ﻧﻤﻮدار ﺷﻤﺎره 
  (<P0/100)ﻫﺎي ﺟﺪا ﺷﺪه از ﺑﻴﻤﺎران ﻣﺴﻠﻮل ﺑﻴﻮﺗﻴﻜﻲ در ﻓﺎﻣﻴﻞ ﺑﻴﺠﻴﻨﮓ و ﻏﻴﺮﺑﻴﺠﻴﻨﮓ ﺳﻮﻳﻪ ﻣﻘﺎﻳﺴﻪ ﻣﻘﺎوﻣﺖ آﻧﺘﻲ -2ﺟﺪول ﺷﻤﺎره 
    ﻓﺎﻣﻴﻞ      
  ﺑﻴﺠﻴﻨﮓ  ﻏﻴﺮﺑﻴﺠﻴﻨﮓ    داروﻫﺎي ﺿﺪ ﺳﻠﻲ
  درﺻﺪ  ﺗﻌﺪاد  درﺻﺪ  ادﺗﻌﺪ    
  5/8  11  27/1  731  ﺣﺴﺎس  اﻳﺰوﻧﻴﺎزﻳﺪ
  3/2  6  81/9  63  ﻣﻘﺎوم  
  2/6  5  65/8  801  ﺣﺴﺎس  اﺳﺘﺮﭘﺘﻮﻣﺎﻳﺴﻴﻦ
  6/3  21  73/6  56  ﻣﻘﺎوم  
  6/3  21  07  331  ﺣﺴﺎس  رﻳﻔﺎﻣﭙﻴﻦ
  2/6  5  12/1  04  ﻣﻘﺎوم  
  6/8  31  67/3  541  ﺣﺴﺎس  اﺗﺎﻣﺒﻮﺗﻮل
  2/1  4  41/7  82  ﻣﻘﺎوم  
  6/3  3  34/8  12  ﺣﺴﺎس  ﭙﻴﻦرﻳﻔﺎﻣ+ اﻳﺰوﻧﻴﺎزﻳﺪ 
  8/3  4  14/7  02  ﻣﻘﺎوم  
  4/2  2  93/6  91  ﺣﺴﺎس  اﺳﺘﺮﭘﺘﻮﻣﺎﻳﺴﻴﻦ+ اﻳﺰوﻧﻴﺎزﻳﺪ 
  01/4  5  54/8  22  ﻣﻘﺎوم  
  8/3  4  65/3  72  ﺣﺴﺎس  اﺗﺎﻣﺒﻮﺗﻮل+ اﻳﺰوﻧﻴﺎزﻳﺪ 
  6/3  3  92/2  41  ﻣﻘﺎوم  
  4/2  2  53/4  71  ﺣﺴﺎس  اﺳﺘﺮﭘﺘﻮﻣﺎﻳﺴﻴﻦ+ رﻳﻔﺎﻣﭙﻴﻦ 
  4/2  2  05  42  ﻣﻘﺎوم  
  8/3  4  73/5  81  ﺣﺴﺎس   اﺗﺎﻣﺒﻮﺗﻮل+رﻳﻔﺎﻣﭙﻴﻦ 
  6/3  3  74/9  32  ﻣﻘﺎوم  
  6/3  3  34/8  12  ﺣﺴﺎس  اﺗﺎﻣﺒﻮﺗﻮل+ اﺳﺘﺮﭘﺘﻮﻣﺎﻳﺴﻴﻦ 
  8/3  4  14/7  02  ﻣﻘﺎوم  
  8/3  4  85/3  82  ﺣﺴﺎس  اﺗﺎﻣﺒﻮﺗﻮل+ اﺳﺘﺮﭘﺘﻮﻣﺎﻳﺴﻴﻦ + اﻳﺰوﻧﻴﺎزﻳﺪ 
  6/3  3  72/1  31  ﻣﻘﺎوم  
  6/3  3  45/2  62  ﺣﺴﺎس  اﺳﺘﺮﭘﺘﻮﻣﺎﻳﺴﻴﻦ+ رﻳﻔﺎﻣﭙﻴﻦ + اﻳﺰوﻧﻴﺎزﻳﺪ 
  8/3  4  13/3  51  ﻣﻘﺎوم  
  8/3  4  65/3  72  ﺣﺴﺎس  اﺗﺎﻣﺒﻮﺗﻮل+ رﻳﻔﺎﻣﭙﻴﻦ + اﻳﺰوﻧﻴﺎزﻳﺪ 
  6/3  3  92/2  41  ﻣﻘﺎوم  
  8/3  4  54/8  22  ﺣﺴﺎس  اﺗﺎﻣﺒﻮﺗﻮل+ اﺳﺘﺮﭘﺘﻮﻣﺎﻳﺴﻴﻦ + رﻳﻔﺎﻣﭙﻴﻦ 
  6/3  3  93/6  91  ﻣﻘﺎوم  
  8/3  4  85/3  82  ﺣﺴﺎس  اﺗﺎﻣﺒﻮﺗﻮل+ اﺳﺘﺮﭘﺘﻮﻣﺎﻳﺴﻴﻦ + رﻳﻔﺎﻣﭙﻴﻦ + اﻳﺰوﻧﻴﺎزﻳﺪ 
  6/3  3  72/1  31  مﻣﻘﺎو  
edalC edoc latco 34 24 14 04 93 83 73 63 53 43 33 23 13 03 92 82 72 62 52 42 32 22 12 02 91 81 71 61 51 41 31 21 11 01 9 8 7 6 5 4 3 2 1 stneitap fo .oN
IRFA 004030047170075 . . . . . . X . . . X X . . . . . . . . . X X X X X . . X X X . . . . . . X X X X . X 1
1SAC 177300047777307 X X X X X X X X X . . . . . . . . . . . . X X X X X X X X X X X X X X X . . . . X X X 91
IAE 177014577777777 X X X X X X X . . . X . . . . X X . X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X 13
melraaH 177024577777777 X X X X X X X . . . . X . . . X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X 57
2MAL 135067777000076 X X X . X . X . . . . X X X X X X X X X X X X X X . . . . . . . . . . . . X X X . X X 1
unaM 175324777777777 X X X X X X X X X . . . . . . . . . . . . X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X 3
T 177067771757707 X X X X X X X . . . . X X X X X X X X X X X X . . X X X X . X X X X X X X . . . X X X 93
denifednu 177777777777777 X X X X X X X . . . X X . . . X X . X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X 73
gnijieB-W 1773 X X X X X X X X X . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 41
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41    5831 ﭘﺎﻳﻴﺰ/ 25ﺷﻤﺎره / ﺰدﻫﻢﺳﻴدوره                                                                  ﻣﺠﻠﻪ داﻧﺸﮕﺎه ﻋﻠﻮم ﭘﺰﺷﻜﻲ اﻳﺮان                       
  ﺑﺤﺚ
ﻫﺎ  ﺳﻲ اﻟﮕﻮي ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ﻣﻘﺎوﻣﺖ ﺳﻮﻳﻪ    اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺑﺮاي ﺑﺮر
. و ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ ﻓﺎﻛﺘﻮرﻫﺎي دﺧﻴﻞ در اﻧﺘﻘﺎل ﺻﻮرت ﮔﺮﻓﺘﻪ اﺳﺖ
در اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻣﻴﺰان ﻣﻘﺎوﻣﺖ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه ﺑﻪ ﻳﻚ 
 (2ﺟﺪول ﺷﻤﺎره )ﺑﻴﻮﺗﻴﻚ ﺑﻴﻮﺗﻴﻚ ﻳﺎ ﺗﺮﻛﻴﺒﻲ از دو ﻳﺎ ﺳﻪ آﻧﺘﻲ آﻧﺘﻲ
 ،ﻣﻘﺎوﻣﺖ داروﻳﻲ( 21).ﺑﺎﺷﺪ ﺑﺎﻻﺗﺮ از ﮔﺰارش ﻗﺒﻠﻲ از اﻳﺮان ﻣﻲ
ﺑﺎﺷﺪ و اﺿﺎﻓﻪ  ﻲ در درﻣﺎن و ﻛﻨﺘﺮل ﺳﻞ ﻣﻲﻳﻚ ﻣﺸﻜﻞ اﺳﺎﺳ
ﻫﺎي ﻣﻘﺎوم ﺑﻪ ﭼﻨﺪ دارو ﺑﺎﻋﺚ ﺗﺸﺪﻳﺪ اﻳﻦ ﻣﻌﻈﻞ  ﺷﺪن ﺳﻮﻳﻪ
ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﻓﺮﻛﺎﻧﺲ ﻛﺴﺐ ﻣﻘﺎوﻣﺖ ﭼﻨﺪ . ﺑﻬﺪاﺷﺘﻲ دﻧﻴﺎ ﺷﺪه اﺳﺖ
 ،(sisolucrebuT-ecnatsiser gurd itluM=BT-RDM)داروﻳﻲ
ﻫﺎ ﻗﺎدر ﺑﻪ اﻧﺘﻘﺎل ﺑﻪ   اﻳﻦ ﺳﻮﻳﻪ(31).ﮔﺰارش ﺷﺪه اﺳﺖ% 31
ﻫﺎ  ﻫﺎ و زﻧﺪان  ﺑﻪ وﻳﺮوس اﻳﺪز در ﺑﻴﻤﺎرﺳﺘﺎناﻓﺮاد آﻟﻮده
   (41).ﺪﻨﺑﺎﺷ ﻣﻲ
ﻫﺎي ﻣﺎﻳﻜﻮﺑﺎﻛﺘﺮﻳﻮم ﺗﻮﺑﺮﻛﻠﻮزﻳﺲ ﺟﺪا ﺷﺪه از  ﺳﻮﻳﻪ    
 ﺳﻄﺢ ﻣﻘﺎوﻣﺖ داروﻳﻲ ﺑﺎﻻﺗﺮي ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ ،ﺑﻴﻤﺎران اﻓﻐﺎﻧﻲ
ﻧﻤﻮدار ﺷﻤﺎره )ﻫﺎي ﺟﺪا ﺷﺪه از ﺑﻴﻤﺎران اﻳﺮاﻧﻲ ﻧﺸﺎن دادﻧﺪ ﺳﻮﻳﻪ
ﺮاﻧﻲ ﻣﺘﻌﻠﻖ ﺑﻪ ﻫﺎي ﺟﺪا ﺷﺪه از ﺑﻴﻤﺎران اﻳ اﻛﺜﺮ ﺑﺎﻛﺘﺮي. (2
ﻫﺎي ﺟﺪا  ﻛﻪ اﻛﺜﺮﻳﺖ ﺳﻮﻳﻪ  در ﺣﺎﻟﻲ؛ ﺑﻮدﻧﺪ2ﮔﺮوه ﺗﻜﺎﻣﻠﻲ 
ﻧﻤﻮدار ﺷﻤﺎره ) ﺗﻌﻠﻖ داﺷﺘﻨﺪ1ﺪه از ﺑﻴﻤﺎران اﻓﻐﺎﻧﻲ ﺑﻪ ﮔﺮوه ــﺷ
ﻫﺎ ﻣﻘﺎوم ﺑﻪ ﭼﻨﺪ دارو ﺑﺎ  ﺑﺎ در ﻧﻈﺮ ﮔﺮﻓﺘﻦ ﻫﻤﺮاﻫﻲ ﺳﻮﻳﻪ. (3
ﺗﻮان اﺳﺘﻨﺒﺎط ﻛﺮد ﻛﻪ ﻏﺎﻟﺐ ﺑﻮدن ﮔﺮوه  ﻣﻲ، (51)1ﮔﺮوه ژﻧﺘﻴﻜﻲ 
ﻐﺎﻧﻲ ﻣﻄﺎﺑﻖ ﺑﺎ ﻣﻘﺎوﻣﺖ ﺑﺎﻻي ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه ﻫﺎي اﻓ  در اﻳﺰوﻟﻪ1
  . ﺑﺎﺷﺪ ﻣﻲ
ﻣﻮرﻓﻴﺴﻢ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه در ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪﻫﺎي  ﺑﺮاﺳﺎس ﭘﻠﻲ    
ﺳﻪ ﮔﺮوه ژﻧﺘﻴﻜﻲ ، 59 nodoc Aryg و 564 nodoc Gtak
.  ﮔﺮدﻳﺪﻧﺪﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ sisolucrebut .M ﻫﺎي ﺗﻜﺎﻣﻠﻲ از ﺳﻮﻳﻪ
 ﻗﺎدر ﺑﻪ ،3 و 2ﻫﺎي  ﻖ ﺑﻪ ﮔﺮوهــﻫﺎي ﻣﺘﻌﻠ ﺑﺎﻛﺘﺮي
 (61).ﺪــ ﻧﻴﺴﺘﻨ63 ﺗﺎ 33ﻫﺎي  هﺎ ﻓﺎﺻﻠﻪ اﻧﺪازﻫﻴﺒﺮﻳﺪاﺳﻴﻮن ﺑ
 ﻦ زﻳﺮ ﮔﺮوهــﻪ ﭼﻨﺪﻳــﺎ ﺑــﻫ ﻦ ﮔﺮوهــﻦ اﺧﻴﺮاً اﻳــﻫﻤﭽﻨﻴ
، gnijieB-Wﻫﺎي  ﻣﻴﻞﻟﺬا ﻓﺎ؛ (71)اﻧﺪ ﻢ ﺷﺪهــﺗﻘﺴﻴ( ﻓﺎﻣﻴﻞ)
 ﺑﻪ (naidnI-nacirfA-tsaE)IAE و (naisA lartneC)SAC
ﻪ ــﻛ ﻲــ در ﺣﺎﻟ؛ ﺗﻌﻠﻖ دارﻧﺪ1ﺮوه اﺻﻠﻲ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ــﮔ
، (melraaH)H، (srednab wol-naeporuE)X ﺎيــﻫ ﻓﺎﻣﻴﻞ
 T و ﻓﺎﻣﻴﻞ (naenarretideM dna naciremA-onitaL)MAL
ﺑﺎ اﻗﺘﺒﺎس از . ﺑﺎﺷﻨﺪ  ﻣﻲ3 و 2ﻣﺘﻌﻠﻖ ﺑﻪ ﮔﺮوه اﺻﻠﻲ ژﻧﺘﻴﻜﻲ 
 اﻳﻦ ﻫﺎي اﺳﭙﻮﻟﻴﮕﻮﺗﺎﻳﭙﻴﻨﮓ و آﻧﺎﻟﻴﺰ ﻃﺮحﺑﺎﻧﻚ ﺟﻬﺎﻧﻲ اﻃﻼﻋﺎت 
 ﻃﺮح اﺳﭙﻮﻟﻴﮕﻮﺗﺎﻳﭗ ﻣﺘﻌﻠﻖ ﺑﻪ اﻳﻦ ﺳﻪ ﮔﺮوه 041ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ، 
  . (3ﻧﻤﻮدار ﺷﻤﺎره ) ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪژﻧﺘﻴﻜﻲ
 ﻫﺎي ﺑﺮرﺳﻲ ﺷﺪه در اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺗﺮﻳﻦ اﺳﭙﻮﻟﻴﮕﻮﺗﺎﻳﭗ ﺷﺎﻳﻊ    
 و 91RS(1)و ﺑﻮد  2 ﻣﺘﻌﻠﻖ ﺑﻪ ﮔﺮوه اﺻﻠﻲ [3RS(721)]
. (3ﻧﻤﻮدار ﺷﻤﺎره ) ﺑﻮدﻧﺪ1 ﻣﺘﻌﻠﻖ ﺑﻪ ﮔﺮوه اﺻﻠﻲ 51RS(62)
ﻫﺎي ﺷﺮح داده ﺷﺪه   ﻃﺮح ﺣﺎﺻﻠﻪ ﺑﻪ زﻳﺮﮔﺮوه022ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ 
% 71/1، melraaHﺘﻌﻠﻖ ﺑﻪ ﻓﺎﻣﻴﻞ ﻣ% 43اﻧﺪ ﻛﻪ  ﺗﻘﺴﻴﻢ ﺷﺪه
ﻣﺘﻌﻠﻖ ﺑﻪ % 8/6، IAEﻣﺘﻌﻠﻖ ﺑﻪ ﻓﺎﻣﻴﻞ % 41، Tﻣﺘﻌﻠﻖ ﺑﻪ ﻓﺎﻣﻴﻞ 
% 1/3 و gnijieB-Wﻣﺘﻌﻠﻖ ﺑﻪ ﻓﺎﻣﻴﻞ % 6/3، ISACﻓﺎﻣﻴﻞ 
  .  ﺑﻮدﻧﺪunaMﻣﺘﻌﻠﻖ ﺑﻪ ﻓﺎﻣﻴﻞ 
از % 32/5 ﮔﺰارش ﻛﺮدﻧﺪ ﻛﻪ (81)ﻓﺮدﻳﻨﺎﻧﺪ و ﻫﻤﻜﺎراﻧﺶ    
ﺑﻪ ﻓﺎﻣﻴﻞ % 4 ،SACﺑﻪ ﻓﺎﻣﻴﻞ % 9/1، IAEﻫﺎ ﺑﻪ ﻓﺎﻣﻴﻞ  اﻳﺰوﻟﻪ
در ﻳﻚ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ .  ﻣﺘﻌﻠﻖ ﺑﻮدﻧﺪunaMﺑﻪ ﻓﺎﻣﻴﻞ % 2/7 و gnijieB
ﺑﻪ % 3/2و  melraaHﺑﻪ ﻓﺎﻣﻴﻞ % 7/3، Tﺑﻪ ﻓﺎﻣﻴﻞ % 11/7 ،دﻳﮕﺮ
   (91). ﺗﻌﻠﻖ داﺷﺘﻨﺪgnijieB ﻓﺎﻣﻴﻞ 
ﻫﺎ ﺑﻪ  در ﻣﻘﺎﻳﺴﻪ ﺑﺎ دو ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻣﺬﻛﻮر ﻛﻪ اﻛﺜﺮﻳﺖ ﺳﻮﻳﻪ    
اﻛﺜﺮﻳﺖ  در اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ  ﺗﻌﻠﻖ داﺷﺘﻨﺪ،T و IAEﻫﺎي  ﻓﺎﻣﻴﻞ
ﺑﻮد ﻛﻪ در  melraaaHﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه ﻣﺘﻌﻠﻖ ﺑﻪ ﻓﺎﻣﻴﻞ ﻫﺎ  ﺳﻮﻳﻪ
ﺷﻮد ﻛﻪ   ﻟﺬا ﭼﻨﻴﻦ اﺳﺘﻨﺒﺎط ﻣﻲﻧﺪ؛ ﻗﺮار دار3و 2ﮔﺮوه اﺻﻠﻲ 
ﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻣﺎﻳﻜﻮﺑﺎﻛﺘﺮﻳﻮم ﺗﻮﺑﺮﻛﻠﻮزﻳﺲ ﺑﻪ  اﻧﺘﺸﺎر ﺳﻮﻳﻪ
 اﺧﺘﺼﺎﺻﻲ ﺑﻮده ،ﺑﺎﺷﺪ و ﺑﺮاي ﻫﺮ ﻣﻨﻄﻘﻪ ﺻﻮرت ﻛﻠﻮﻧﺎل ﻣﻲ
ﺮ ﻣﺎﻧﻨﺪ ﺷﺮاﻳﻂ و اﺣﺘﻤﺎﻻً اﻧﺘﺸﺎر آﻧﻬﺎ ﺗﺤﺖ ﺗﺎﺛﻴﺮ ﺷﺮاﻳﻂ دﻳﮕ
ﭼﻨﺎﻧﭽﻪ ذﻛﺮ ﺷﺪ . ﻳﺎﺑﺪ ﺟﻐﺮاﻓﻴﺎﻳﻲ و ﺳﺎﻳﺮ ﻓﺎﻛﺘﻮرﻫﺎ ﺗﻐﻴﻴﺮ ﻣﻲ
 ﻗﺮار دارد و ﻫﻤﺮاﻫﻲ 1ﻓﺎﻣﻴﻞ ﺑﻴﺠﻴﻨﮓ در ﮔﺮوه ژﻧﺘﻴﻜﻲ اﺻﻠﻲ 
ﻫﺎ ﺑﺎ ﻣﻘﺎوﻣﺖ داروﻳﻲ از ﺑﺴﻴﺎري از ﻛﺸﻮرﻫﺎي دﻧﻴﺎ  اﻳﻦ ﺳﻮﻳﻪ
   (02).ﮔﺰارش ﺷﺪه اﺳﺖ
ﻫﺎي ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻓﺎﻣﻴﻞ ﺑﻴﺠﻴﻨﮓ از  ﺮاي اوﻟﻴﻦ ﺑﺎر ﺳﻮﻳﻪــﺑ    
 ﻧﺎﺣﻴﻪ اﻃﺮاف ﭘﻜﻦ 71 و ﻫﻢ اﻛﻨﻮن در ﻧﺪ ﮔﺰارش ﮔﺮدﻳﺪﭼﻴﻦ
ﻪ ﻛﺸﻮرﻫﺎي ــﻦ ﺑــﺎ ﻫﻤﭽﻨﻴــﻫ اﻳﻦ ﺳﻮﻳﻪ. ﺑﺎﺷﻨﺪ ﺷﺎﻳﻊ ﻣﻲ
ﺪ، ﻛﺮه ﺟﻨﻮﺑﻲ و وﻳﺘﻨﺎم ـــﺪ ﻣﻐﻮﻟﺴﺘﺎن، ﺗﺎﻳﻠﻨــﻣﺠﺎور ﻣﺎﻧﻨ
ﻫﺎ  ﻫﺎي ﺧﻴﻠﻲ دور ﺑﺎ اﻳﻦ ﺳﻮﻳﻪ ﺣﺘﻲ ﻣﻜﺎن، (12 )اﻧﺪ هﻣﻨﺘﺸﺮ ﺷﺪ
ﺗﻮان  ﺠﻴﻨﮓ ﻣﻲﻪ ﻓﺎﻣﻴﻞ ﺑﻴــﻫﺎي آﻟﻮده ﺑ از ﻣﻜﺎن. ﻧﺪا هآﻟﻮده ﺷﺪ
ﻪﻳﻮﺳ رد ﮓﻨﻴﺠﻴﺑ ﭗﻴﺗﻮﻧژ رﻮﻓو ناﺰﻴﻣ ﻲﺳرﺮﺑ ﺲﻳزﻮﻠﻛﺮﺑﻮﺗ مﻮﻳﺮﺘﻛﺎﺑﻮﻜﻳﺎﻣ يﺎﻫ                                            ﺘﻛدنارﺎﻜﻤﻫ و يﺮﻔﻈﻣﺮﻴﻣا رﻮﻧ ﺮ  
 هرودﻴﺳﻢﻫدﺰ / هرﺎﻤﺷ52 /ﺰﻴﻳﺎﭘ 1385                                                                                 ﻳا ﻲﻜﺷﺰﭘ مﻮﻠﻋ هﺎﮕﺸﻧاد ﻪﻠﺠﻣ                    ناﺮ15
ﺑﻮﻨﺟ يﺎﻘﻳﺮﻓآ زاــﻴﺒﻤﻠﻛ ،ﻲــﻳاﺰﺟ و ﺎــﻨﻗ ﺮــ دﺎﻳ ﺰﻴﻧ يرﺎ
دﺮﺑ.)10 ،22 و23(   
    ﻲﻣ ﺮﻈﻧ ﻪﺑ ﺗ ﺪﺳرﮓﻨﻴﭙﻳﺎﺗﻮﮕﻴﻟﻮﭙﺳا ﻚﻴﻨﻜ، سﺎﺴﺣ شور ﻚﻳ 
 ﺞﻳﺎﺘﻧ ﻪﻛ ﺖﺳا ﮓﻨﻴﺠﻴﺑ ﻞﻴﻣﺎﻓ ﻦﻴﻴﻌﺗ ياﺮﺑ ﻲﺻﺎﺼﺘﺧا و
ﺑ ﻪﻠﺻﺎﺣ ﻪ ﻒﻠﺘﺨﻣ تﺎﻌﻟﺎﻄﻣ ﺞﻳﺎﺘﻧ ﺎﺑ ﻪﺴﻳﺎﻘﻣ ﻞﺑﺎﻗ ﻲﺘﺣار
ﻲﻣ ﺪﺷﺎﺑ .ر زا ﻦﻴﻨﭽﻤﻫﺖﺸﮕﻧا شو  يرﺎﮕﻧIS6110 ياﺮﺑ 
ﻲﻣ هدﺎﻔﺘﺳا ﻞﻴﻣﺎﻓ ﻦﻳا ﻲﺳرﺮﺑ  ﻲﻧاﻮﺨﻤﻫ نآ ﺞﻳﺎﺘﻧ ﻪﻛ دﻮﺷ
دراد ﮓﻨﻴﭙﻳﺎﺗﻮﮕﻴﻟﻮﭙﺳا ﻚﻴﻨﻜﺗ ﺎﺑ ﻲﻜﻳدﺰﻧ.)24( ﺮﻛذ ًﻼﺒﻗ ﻪﭽﻧﺎﻨﭼ 
ﻪﻌﻟﺎﻄﻣ ﻦﻳا رد ﺪﺷ، 3/6 %ﻪﻳﻮﺳ زا  ﮓﻨﻴﺠﻴﺑ هوﺮﮔ ﺮﻳز رد ﺎﻫ
ﺪﻨﺘﺷاد راﺮﻗ) هرﺎﻤﺷ رادﻮﻤﻧ3( .  
    رﺎﻴﺴﺑ رد ﻞﻴﻣﺎﻓ ﻦﻳا يزﺎﺳاﺪﺟ ناﺰﻴﻣ يﺎﻫرﻮﺸﻛ زا ي
 زا ﺶﻴﺑ ﻲﻳﺎﻴﺳآ50 %ﺖﺳا هﺪﺷ شراﺰﮔ.)21 ( نﺎﺸﻧ ﺞﻳﺎﺘﻧ ﻦﻳا
ﻲﻣ ﻫدﻨﮓﻨﻴﺠﻴﺑ ﻞﻴﻣﺎﻓ ﻪﻛ ﺪﻮﺑ ،ﻣﻲ يﺎﻫزﺮﻣ زا و هدﻮﺒﻧ ناﺮﻳا 
 زا صﻮﺼﺨﺑ ﻲﻗﺮﺷناﺮﻳا رﻮﺸﻛ دراو ﻲﻧﺎﻐﻓا ناﺮﺟﺎﻬﻣ ﻖﻳﺮﻃ 
ﺖﺳا هﺪﺷ .  
  
ﻪﺠﻴﺘﻧ يﺮﻴﮔ  
ﮓﻨﻴﭙﻳﺎﺗﻮﮕﻴﻟﻮﭙﺳا    ، ﻲﺳرﺮﺑ ياﺮﺑ ﻊﻳﺮﺳ و نﺎﺳآ شور ﻚﻳ 
 ﭗﻴﺗﻮﻧژM.tuberculosisﺑ ﻲﻣ ﮓﻨﻴﺠﻴﺑ ﻞﻴﻣﺎﻓ هﮋﻳﻮ ﺪﺷﺎﺑ .ﻞﻴﻣﺎﻓ 
 ﺎﻬﻨﺗ ،ﮓﻨﻴﺠﻴﺑ3/6 %ﻪﻳﻮﺳ ﻞﻛ زا  يﺎﻫM.tuberculosis اﺪﺟ 
ﻦﻳا رد لﻮﻠﺴﻣ داﺮﻓا زا هﺪﺷ صﺎﺼﺘﺧا دﻮﺧ ﻪﺑ ار ﻪﻌﻟﺎﻄﻣ 
ﻲﻣ داد. ﺖﻟﺎﺧد ﮓﻨﻴﺠﻴﺑ ﻞﻴﻣﺎﻓ رﺎﺸﺘﻧا رد ﻲﻔﻠﺘﺨﻣ يﺎﻫرﻮﺘﻛﺎﻓ 
ﻪﻴﺣﺎﻧ زا ﺎﻫرﻮﺘﻛﺎﻓ ﻦﻳا زا يرﺎﻴﺴﺑ و ﺪﻧراد يا يﺮﮕﻳد ﻪﻴﺣﺎﻧ ﻪﺑ 
ﻲﻣ توﺎﻔﺘﻣ ﻨﺷﺎﺑــﻟ ؛ﺪــاﺬﺶﻴﺑ تﺎﻌﻟﺎﻄﻣ   ﻪﻛ ﺖﺳا زﺎﻴﻧ يﺮﺗ
 ﻪﻣﺎﻧﺮﺑ ناﻮﺘﺑ ﺎﺗ ﺪﻳﺎﻤﻧ ﻲﺳرﺮﺑ ار ﺎﻫرﻮﺘﻛﺎﻓ ﻦﻳا ﻚﺗ ﻚﺗ ﺶﻘﻧ
ﺑ ﻲﻘﻴﻗد نﺎﻣرد و لﺮﺘﻨﻛﻪﺸﻳر ياﺮ ﻳارا يرﺎﻤﻴﺑ ﻦﻳا ندﺮﻛ ﻦﻛ ﻪ
داد .  
  
ﺮﻜﺸﺗ و ﺮﻳﺪﻘﺗ  
     مﻮﻠﻋ هﺎﮕﺸﻧاد ﻲﻟﺎﻣ ﺖﻳﺎﻤﺣ زا هدﺎﻔﺘﺳا ﺎﺑ ﻖﻴﻘﺤﺗ ﻦﻳا
ﭘ ﻲﻜﺷﺰﻳا ﻲﻧﺎﻣرد ـ ﻲﺘﺷاﺪﻬﺑ تﺎﻣﺪﺧ و حﺮﻃ ﺐﻟﺎﻗ رد ناﺮ
ﻲﺗﺎﻘﻴﻘﺤﺗ)ﺖﺒﺛ هرﺎﻤﺷ :147/پ ( ﻦﻳﺪﺑ ﻪﻛ ﺖﺳا هﺪﻳدﺮﮔ مﺎﺠﻧا
 زا ار دﻮﺧ ﺮﻜﺸﺗ و ﺮﻳﺪﻘﺗ ﺐﺗاﺮﻣ ﻪﻟﺎﻘﻣ نﺎﮔﺪﻨﺴﻳﻮﻧ ﻪﻠﻴﺳو
 ﺮﺘﻛد و ﺰﻛﺮﻣ نآ ﻦﻴﻟوﺆﺴﻣkemerbeek J.   ندﺎﺘﺳﺮﻓ ﺖﻠﻋ ﻪﺑ
 هﺎﮕﺸﻳﺎﻣزآ نﺎﻨﻛرﺎﻛ و ﮓﻨﻴﭙﻳﺎﺗﻮﮕﻴﻟﻮﭙﺳا دراﺪﻧﺎﺘﺳا ﻞﻜﺗوﺮﭘ
ﻧاﺮﻓر رد ﻦﻴﺗور ﻲﻫﺎﮕﺸﻳﺎﻣزآ يﺎﻬﻜﻤﻛ ﺖﻠﻋ ﻪﺑ يرﻮﺸﻛ ﻞﺳ ﺲ
ﻪﻳﻮﺳ ﻦﻳا ﺺﻴﺨﺸﺗ ﺎﻫ،ﻲﻣ زاﺮﺑا  ﺪﻧراد .  
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Abstract 
    Background & Aim: Molecular epidemiology is the using of molecular techniques (e.g. Spoligotyping, RFLP VNTR) in 
order to study bacterial distribution in human populations. The aim of this study was to investigate the prevalence of all 
genotypes in M. tuberculosis strains typed by spoligotyping and to determine the associated risk factors in patients with 
different nationalities residing in Iran.   
    Patients & Methods: In this analytic cross-sectional study a total number of 439 patients who referred to NRITLD (a 
referral tuberculosis center in Iran) were registered during March 21st 2003 to March 21st 2004. The isolated 
Mycobacterium tuberculosis strains were characterized by performing susceptibility tests against four first-line 
antituberculosis drugs and were then subjected to spoligotyping characterization. T-test and ch-square test were used for 
analysis of the data.   
    Results: Spoligotyping of M. tuberculosis strains resulted in 140 different patterns divided into three evolutionary 
groups(I, II, III). 122(87.1%) of these spoligotype isolates were unique and reported for the first time. The remaining 
18(12.8%) spoligotype patterns were previously reported from other geographical regions of the world. Haarlem family 
was more prevalent than other genotypes. Interestingly, 6.3% of the strains belonged to the Beijing family. MDR(multi 
drug resistance), double and triple resistance were seen in group I of evolutionary scenario. Antibiotic resistance was 
higher in those isolated from Afghan patients(P<0.001). Other risk factors such as sex and age were also contributing 
factors to the disease state. 
    Conclusion: Results showed that multi-drug-resistance was more prevalent in bacteria isolated from Afghan TB 
patients residing in Iran. In addition, the spread of M. tuberculosis strains belonging to Beijing family among Iranian 
patients has to be considered seriously. It is also important to undertake studies to identify which factors are the most 
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